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mamífero ave reptil bípedo plumas placenta ovíparo
canguro X X
perro X X
avestruz X X X X
velocirraptor5 X X X X
cocodrilo X X























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































(x)+R,ϕ= {y∈Y|x|R|y≤ϕ}=(xt⊗R)\ϕ=R ⊗x−1⊗ϕ (3.3.3a)
+







−r11 ··· −ri1 ··· −rg1... ... ...
−r1j ··· −rij ··· −rgj... ... ...





























R,ϕ((gi)+R,ϕ)=ϕ⊗ (gi)+R,ϕ ⊗Rt =ϕ⊗ ri1−ϕ···rij−ϕ···rim−ϕ⊗Rt (3.3.5)
Esteprocesopuedeserrepetidoparatodoslosposiblesvaloresdei∈{1..g}loque






R,ϕ(mj)=ϕ⊗mj⊗Rt=ϕ⊗ ···ej ··· ⊗


−r11 ··· −rj1 ··· −rg1... ... ...
−r1k ··· −rjk ··· −rgk... ... ...













































































































































































pos id s2 s1 s0
0 00111(2) 0 0 0
1 01011(2) 1 1 0
2 01101(2) 1 1 0
3 01110(2) 1 1 1
4 10011(2) 2 0 0
5 10101(2) 2 1 0
6 10110(2) 2 1 1




















































































































c1 c2 c3 c4
g1 7 5 -6 -6
g2 7 4 -12 1
g3 5 3 -8 0
g4 4 3 -2 -5
































c1 c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8
genA 1 1 1 1 -0.5 -0.5 -0.5 -0.5
genB 1 1 1 1 -0.5 -0.5 -0.5 -0.5
genC 2 2 2 2 -1 -1 -1 -1
genD 2 2 2 2 -1 -1 -1 -1
genE -0.5 -0.5 -0.5 -0.5 1 1 1 1
genF -0.5 -0.5 -0.5 -0.5 1 1 1 1
genG -2 -2 -2 -2 1 1 1 1
genH -2 -2 -2 -2 1 1 1 1
genI -0.5 -0.5 -1 -1 -1 -1 -0.5 -0.5






























genG x x x x










Rm´ax,+ c1 c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8
genA
genB
genC x x x x
genD x x x x
genE x x x x
genF x x x x
genG x x x x
genH x x x x
genI x x x x x x x x











Rm´ax,+ c1 c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8
genA x x x x
genB x x x x
genC x x x x
genD x x x x
genE x x x x
genF x x x x
genG x x x x
genH x x x x
genI x x x x x x x x





































Rm´ın,+ c1 c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8
genA
genB
genC x x x x























Rm´ın,+ c1 c2 c3 c4 c5 c6 c7 c8
genA x x x x
genB x x x x
genC x x x x
genD x x x x
genE x x x x
genF x x x x
genG x x x x
genH x x x x
genI

































































grupo k n−k=a n=a+k
resto f−k=b c g−n=b+c
























































































































































































































































































































































CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 20000 15000 15000 0 0 0 0 0
CptB 15000 40000 15000 20000 0 0 20000 0
CptC 15000 15000 15000 0 0 0 0 0
CptD 0 20000 0 40000 15000 15000 20000 0
CptE 0 0 0 15000 20000 15000 0 0
CptF 0 0 0 15000 15000 15000 0 0
CptG 0 20000 0 20000 0 0 20000 0




























































m0 m1 m2 m3







































CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 1 0 0.42857 0 0 0 0 0
CptB 0 1 0.27273 0 0 0 0.33333 0
CptC 0.42857 0.27273 1 0 0 0 0 0
CptD 0 0 0 1 0 0.27273 0.33333 0
CptE 0 0 0 0 1 0.42857 0 0
CptF 0 0 0 0.27273 0.42857 1 0 0
CptG 0 0.33333 0 0.33333 0 0 1 0

















































































Grupo filas columnas µ
A [0,4999] [0,1] 5
B [5000,9999] [2,3] 5
C [0,3]
Ca [10000,14999] [0,3] 5
Cb [15000,19999] [0,3] 6
Cc [20000,24999] [0,3] 7
D [25000,29999] [4,5] 5
E [30000,34999] [6,7] 5
F [4,7]
Fa [35000,39999] [4,7] 5
Fb [40000,44999] [4,7] 6
Fc [45000,49999] [4,7] 7


















































































Grupo filas columnas µde
A [0,4999] [0,1] 5
B [5000,9999] [2,3] 5
C [0,3]
Ca [10000,14999] [0,3] 5
Cb [15000,19999] [0,3] 6
Cc [20000,24999] [0,3] 7
D [25000,29999] [4,5] 5
E [30000,34999] [6,7] 5
F [4,7]
Fa [35000,39999] [4,7] 5
Fb [40000,44999] [4,7] 6
Fc [45000,49999] [4,7] 7
G [50000,69999] [2,5] 5
EnlaFigura4.6semuestralafuncióndeprobabilidadquesigueelniveldeexpresiónpara












































































Grupo filas columnas λ
A [0,4999] [0,1] 1000
B [5000,9999] [2,3] 1000
C [0,3]
Ca [10000,14999] [0,3] 1000
Cb [15000,19999] [0,3] 1200
Cc [20000,24999] [0,3] 1400
D [25000,29999] [4,5] 1000
E [30000,34999] [6,7] 1000
F [4,7]
Fa [35000,39999] [4,7] 1000
Fb [40000,44999] [4,7] 1200
Fc [45000,49999] [4,7] 1400
G [50000,69999] [2,5] 1000
Elrestodelosgenesquenopertenecenaningúngrupopresentanunamediaλ=10y
unfactordedispersiónγg=0,6.EnlaFigura4.7semuestralafuncióndeprobabilidadque













































































































































































CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto pf
CptA 19953 14974 14953 26 29 0 0 1130 0.0570
CptB 14989 39815 14967 19876 26 0 19849 1218 0.0315
CptC 14942 14941 14920 1 0 0 0 165 0.0138
CptD 18 19866 0 39799 14988 14958 19841 1066 0.0278
CptE 21 23 0 14977 19951 14953 1 1103 0.0554
CptF 0 1 0 14935 14941 14911 1 151 0.0136
CptG 0 19715 0 19717 0 0 19690 144 0.0099
resto 0 1 0 0 2 0 0 1341






















CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto pf
CptA 17897 12990 12989 0 0 0 0 3 2.2345e-04
CptB 12930 32428 12930 14581 0 0 14581 10 3.0828e-04
CptC 11200 11201 11200 0 0 0 0 0 8.9278e-05
CptD 0 14564 0 32370 12877 12877 14564 9 2.7796e-04
CptE 0 1 0 12984 17897 12983 1 5 3.3514e-04
CptF 0 0 0 11149 11149 11149 0 0 0
CptG 0 10155 0 10155 0 0 10155 0 0
resto 373 1373 281 1369 375 289 1009 4973






CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 0.94091 0 0.42309 0 0 0 0 0
CptB 0 0.96421 0.2701 0 0 0 0.32827 2.2039e-05
CptC 0.413 0.2666 0.981 0 0 0 0 0
CptD 0 0 0 0.96743 0 0.27009 0.32832 0
CptE 0 0 0 0 0.94242 0.42337 0 7.8821e-05
CptF 0 0 0 0.2672 0.41343 0.98066 0 0
CptG 0 0.32402 0 0.32475 0 1.4239e-05 0.97495 0
resto 0.02823 0.020337 0.0066095 0.017805 0.027563 0.0060485 0.0048416 0.26804
Tabla4.8:MatrizdesimilituddeJaccardparaφ=0
CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 0.89467 0 0.35895 0 0 0 0 0.0079087
CptB 0 0.8105 0.21877 0 0 0 0.20247 0.020752
CptC 0.37205 0.26117 0.74662 0 0 0 0 0.0098641
CptD 0 0 0 0.80907 0 0.21797 0.20247 0.02069
CptE 0 0 0 0 0.89458 0.35792 0 0.0079515
CptF 0 0 0 0.26013 0.37179 0.74327 0 0.010148
CptG 0 0.25202 0 0.25191 0 0 0.50775 0.030801




























































































A B C D E F G resto pf














20000pd 0,97 0,973 0,747 0,977 0,976 0,743 0,508
Tabla4.10:Matrizdeconfusiónparaφ=1,5
A B C D E F G resto pf


































A B C D E F G resto
A 0.521 0 0.0006 0 0 0 0 0.0372
B 0 0.512 0.00054 0 0 0 0.0005 0.037
C 0 0 0.984 0 0 0 0 0.00346
D 0 0 0 0.515 0 0.0007 0.0006 0.037
E 0 0 0 0 0.525 0.0008 0 0.037
F 0 0 0 0 0 0.983 0 0.0038
G 0 0 0 0 0 0 0.966 0.0122
resto 0.0003 0.0004 0.001 0.0003 0.0002 0.001 0.0012 0.317
Tabla4.12:MatrizdeJaccardparaφ































































































































CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 0.94032 0 0.42318 0 0 0 0 0
CptB 0 0.96552 0.26994 0 0 0 0.3268 0
CptC 0.41275 0.26694 0.98121 0 0 0 0 0
CptD 0 0 0 0.96177 0 0.26951 0.32709 0
CptE 0 0 0 0 0.94287 0.42271 0 3.9747e-05
CptF 0 0 0 0.26607 0.41354 0.97934 0 0
CptG 0 0.3241 0 0.32333 0 0 0.96972 0
resto 0.028743 0.018363 0.0054581 0.020842 0.028106 0.0065428 0.0058377 0.25775
Tabla4.13:MatrizdesimilituddeJaccardparaφ















































































































































































CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG resto
CptA 0.90833 0 0.40778 0 0 0 0 0.00066534
CptB 0 0.93562 0.25864 0 0 0 0.31488 0.00068129
CptC 0.39868 0.26109 0.92148 0 0 0 0 0.00029365
CptD 0 0 0 0.93371 0 0.25732 0.31475 0.00093133
CptE 0 0 0 0 0.90912 0.40579 0 0.00099834
CptF 0 0 0 0.25951 0.3988 0.91462 0 0.00046992
CptG 0 0.31596 0 0.31665 0 0 0.91514 0.00045409





































































































































































































































































































A B C D E F G resto pf










A B C D E F G resto
c1 4992 0 1 0 0 0 0 4
c2 0 4968 4 0 0 0 25 3
c3 0 0 5739 0 0 0 0 0
c4 2 8 4827 0 0 0 0 0
c5 0 0 4423 0 0 0 0 0
c6 0 0 0 4977 0 2 20 6
c7 0 0 0 0 4974 0 0 1
c8 0 0 0 0 0 3813 0 0
c9 0 0 0 11 0 3499 0 0
c10 0 0 0 0 12 3946 1 0
c11 0 0 0 0 0 3733 0 0
c12 0 2 0 4 0 0 10174 0
c13 0 9 0 3 0 0 9780 1
c14 0 0 0 5 14 7 0 2511

























A B C D E F G resto pf






















A B C D E F G resto pf
c1 4358 0 0 0 0 0 0 7 74365=0,0016c2 0 4271 2 0 0 0 0 12 144285=0,0033c3 70 17 8145 0 0 4876 0 5 496813113=0,379c4 0 0 2097 0 0 722 0 0 7222819=0,256c5 0 0 1 4060 432 934 1 62 14305490=0,26c6 0 0 0 0 4150 0 0 1 14151=2,4·10−4c7 0 0 3519 0 0 7346 0 0 351910865=0,323c8 0 378 0 325 0 0 19709 202 90520614=0,044c9 0 0 0 0 361 7 0 4031
c10 252 0 1 0 0 0 0 409
c11 0 0 0 478 0 0 1 172





























CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG
c3 19999 17609 15000 4110 2023 1511 2092
c24 15494 39998 14999 22049 2032 1534 20000
c30 15494 17608 14999 2316 215 171 2092
c10 2013 22025 1519 39998 15488 15000 19998
c17 2024 4009 1494 17455 19998 15000 1983
c22 176 2157 127 17455 15488 15000 1983




CptA CptB CptC CptD CptE CptF CptG
c3 0.7792 0 0.37458 0 0 0 0
c24 0 0.91838 0.29718 0 0 0 0.33183
c30 0.36887 0.25617 0.81384 0 0 0 0.019758
c10 0 0 0 0.91964 0 0.29585 0.33227
c17 0 0 0 0 0.78319 0.37807 0
c22 0 0 0 0.25645 0.37008 0.82295 0.019957
















A B C D E F G resto
c1 4925 32 2095 467 41 1016 0 1099
c2 0 4561 1600 74 0 313 13890 9
c3 2455 2402 14369 4 784 146 0 751
c4 9 1 12932 0 0 0 0 114
c5 0 0 0 3211 0 13499 0 0
c6 95 2 0 0 4459 12046 0 118
c7 0 311 52 121 0 370 13875 1














A B C D E F G resto
c1 4970 0 4 0 0 0 0 461
c2 0 4578 0 0 0 0 9788 707
c3 13 0 5642 0 0 0 0 1
c4 17 149 5109 0 0 0 0 1434
c5 0 273 4245 0 0 0 0 0
c6 0 0 0 4866 0 4 10211 1012
c7 0 0 0 0 4991 47 1 825










A B C D E F G resto pf
c1 4992 0 30 0 0 0 0 1225 12556247=0,2c2 0 4988 24 0 0 0 26 947 9975985=0,166c3 8 4 14946 0 0 0 0 249 26115207=0,0172c4 0 0 0 4977 0 37 26 871 9345911=0,158c5 0 0 0 0 4999 31 0 1100 11316130=0,184c6 0 0 0 7 1 14932 0 259 26715199=0,0176c7 0 1 0 16 0 0 11083 288 30511388=0,026c8 0 7 0 0 0 0 8865 61










A B C D E F G resto
c1 808 0 53 0 921 6 0 2475
c4 5 3429 0 0 0 6 0 4
c2 11 0 1518 947 1236 0 963 0
c3 7 29 95 426 1115 3680 423 0
c5 9 5 441 3 0 0 5 1
c6 6 3 23 1 3 1 0 0
c7 10 123 1404 0 5 0 1 0





























































































































































































































































































GO:0010200 responsetochitin 0.0000 39 122
GO:0009611 responsetowounding 0.0000 24 145




GO:0006350 transcription 6.8610e-8 43 1162
GO:0009408 responsetoheat 1.6986e-7 13 136
GO:0045449 regulationoftranscription 1.9791e-7 52 1609
GO:0009753 responsetojasmonicacidstimulus 4.4468e-7 12 124
GO:0003700 sequence-specific DNA binding
transcriptionfactoractivity
0.0000024847 47 1513




GO:0016563 transcriptionactivatoractivity 0.000022220 10 125
GO:0010193 responsetoozone 0.000026713 5 24




GO:0006979 responsetooxidativestress 0.000047517 14 259
GO:0051865 proteinautoubiquitination 0.00011732 3 7
GO:0009414 responsetowaterdeprivation 0.00012096 11 183




GO:0042542 responsetohydrogenperoxide 0.00030009 5 39











GO:0009751 responsetosalicylicacidstimulus 0.0015726 7 111








































GO:0031977 thylakoidlumen 0.0000 48 60
GO:0009536 plastid 0.0000 523 842
GO:0009941 chloroplastenvelope 0.0000 276 428
GO:0009543 chloroplastthylakoidlumen 1.1102e-16 66 78
GO:0009535 chloroplastthylakoidmembrane 1.1102e-16 256 330
GO:0010287 plastoglobule 1.1102e-16 50 63
GO:0015979 photosynthesis 2.2204e-16 84 118
GO:0009507 chloroplast 3.3307e-16 1392 2851
GO:0009570 chloroplaststroma 3.3307e-16 305 433
GO:0009579 thylakoid 5.5511e-16 198 263
GO:0009658 chloroplastorganization 9.9920e-16 37 47
GO:0015995 chlorophylbiosyntheticprocess 1.1846e-13 29 35
GO:0009295 nucleoid 3.5782e-13 27 32
GO:0009508 plastidchromosome 2.0946e-10 17 18




GO:0010319 stromule 4.7714e-10 27 38




GO:0009654 oxygenevolvingcomplex 2.6061e-9 19 23
GO:0009523 photosystemI 2.6061e-9 19 23
GO:0009765 photosynthesislightharvesting 2.8058e-9 20 25
GO:0009534 chloroplastthylakoid 2.8638e-8 20 27







GO:0008152 metabolicprocess 2.0575e-7 442 1553
GO:0005488 binding 2.1158e-7 411 1432
GO:0009707 chloroplastoutermembrane 2.4439e-7 19 27
GO:0019252 starchbiosyntheticprocess 3.4195e-7 13 15













GO:0016021 integraltomembrane 0.0000 803 2342
GO:0005886 plasmamembrane 0.0000 900 2184
GO:0006810 transport 0.0000 450 1223
GO:0005783 endoplasmicreticulum 0.0000 242 459




GO:0005773 vacuole 1.2934e-13 245 621
GO:0004601 peroxidaseactivity 2.8431e-12 67 119
GO:0015031 proteintransport 6.3226e-12 152 356
GO:0009651 responsetosaltstress 1.4154e-11 157 374
GO:0005794 Golgiapparatus 2.7642e-11 145 341
GO:0006979 responsetooxidativestress 2.9967e-10 114 259




GO:0016192 vesicle-mediatedtransport 8.8289e-9 80 173
GO:0005507 copperionbinding 6.5071e-8 104 250
GO:0000502 proteasomecomplex 7.4583e-8 35 59
GO:0010043 responsetozincion 9.0964e-8 28 43
GO:0006886 intracelularproteintransport 1.8415e-7 81 186




GO:0055114 oxidationreduction 5.5625e-7 389 1205






GO:0012505 endomembranesystem 0.0000032966 851 2873




GO:0005839 proteasomecorecomplex 0.0000058412 17 24
GO:0004175 endopeptidaseactivity 0.0000065183 21 33
GO:0046274 lignincatabolicprocess 0.0000068717 14 18




















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































ff#(q)≤q g g(p)≥p (B.1.7)
Además,fyf#,resp.gygsonpseudoinversas:




















































































































































































































































































































































































































k/m2≥m1 ⇐⇒ k≤m2/m1 ⇐⇒ m2≥k⊗m1
(B.4.21)
Sepuedeverfácilmentequetanto LMopk # comoRMopk # sonfuncionesinvolutivas:
LMopk #◦LMopk #(m1)=LMopk #(m1⊗k)=m1




































−y−≥y − −y− =−y ∀y∈Y (B.4.23)




















Porejemplo,paradossemimódulosXm Km×1yYm K1×m sepuededefinir[12,
ej.6]:
x|y=
i
x(i)⊗y(i)
queesunparpredual.Entoncesψm def=(il,ir)m:Xm YmesunaconexióndeGaloispara
cadavalorfinitodem.
ParaunsemianilocompletoreflexivoKylossemimódulosX=K1×nyY=Kp×1,para
cadamatrizR∈Kn×pdichossemimódulosformanelparpredualx|yR=x⊗R⊗y[133,
§4,5].PartiendodelaecuaciónB.4.22sedefinenlas(funciones)polaresparaunvalor
específicodeϕ∈K[12,ej.6],ej.6:
x−ϕ= {y∈Y|x⊗R⊗y≤ϕ}=(x⊗R)\ϕ (B.4.28a)
−ϕy= {x∈X|x⊗R⊗y≤ϕ}=ϕ/(R⊗y) (B.4.28b)
140 B. ConceptosdeÁlgebradeSemianilos
Además,partiendodelaecuación(B.4.26)sepuedendefinirloselementosdecierrecomo:
Y={(x⊗R)\ϕ|x∈K1×n} (B.4.29a)
X={ϕ/(R⊗y)|y∈Kp×1} (B.4.29b)
deformaqueseestablecelasiguienteconexióndeGalois:
ψm def=(·−ϕ,−ϕ·)m:K1×n Kp×1
queeslabasedelK-FormalConceptAnalysisexplicadoenlasSección1.4.
C
WebgeneKFCA:
UnaHerramientadeGEDconFCA
C.1 Introducción
ConelfindecrearunmarcogeneralparaelanálisisK-FCAdedatosdeexpresióngenética
sedecidiócrearunawebquemostraralosprincipalespuntosexpuestosenestatesis.Esta
webpermiterealizarunanálisiscompletodematricesdeexpresióndegenes,siguiendola
metáforaLofK,dondeelusuariopuedeirexplorandolainformacióncontenidaenlasmatrices
deexpresión.Aestawebsepuedensubirmatricesdeexpresióngenética,aplicarlesun
preprocesadoyanalizarconlasherramientasvisualesqueseproporcionan.Ademásseha
publicadosucódigoenhttps://github.com/calabozo/webgenekfca.
C.2 Insercióndedatos
WebgeneK-FCApermitetresformasdeintroducirlosdatos:
•FicherosCEL:FicherosdeAffymetrixconextensiónCEL1.Cadaficherocontieneelnivel
deexpresiónsinprocesardediferentessondas.Unavezenelservidorseprocesarántodos
losficherosjuntosygeneraránunamatrizdeexpresiónconapt-probeset-summarize2.
•Ficherotexto:Ficheroconvaloresseparadosporcomas,espaciosenblancootabu-
ladores.Cadacolumnamuestraelniveldeexpresióndeunexperimento,cadafilael
niveldeexpresióndeunasondaogen.Sepuedeusarcomoficherodeentradalasalida
obtenidadeapt-probeset-summarize.
•Ficherosdeconteo:SeutilizaparaanálisisRNA-Seq,consisteenficheroscondos
columnas,laprimeracontieneelnombredelgen,lasegundaelnúmerodevecesque
sehapodidocontarunaocurrenciadedichogenenlamuestra.Laideaesutilizar
1http://media.affymetrix.com/support/developer/powertools/changelog/gcos-agcc/cel.html
2http://media.affymetrix.com/support/developer/powertools/changelog/
apt-probeset-summarize.html
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htseq-count3paragenerarestetipodeficheros.Habrátantosficheroscomomuestras
sedeseenanalizar.
Ademásdelosficherosdedatossepuedeañadirmásinformación,comounnombre
paradefinirelanálisisyunabrevedescripción.Asímismoesnecesarioindicarquétipode
organismoseestáanalizando,loqueseutilizaráparaconectarcondiferentesbasesdedatos
yenriquecerlosresultadosdelanálisisconinformaciónextraqueayudaráalinvestigadora
aumentarsuconocimientodelosgenes(cfr.Sección2.2).
C.3 Preprocesado
Unavezquesehasubidounamatrizdeexpresiónesnecesariorealizarunpreprocesadocomo
elindicadoenlaSección3.2.Unacapturadepantaladelpreprocesadosepuedeverenla
figuraC.1.
Enlaprimeraimagenapareceelhistogramadelniveldeexpresióngenéticaquecambiará
enfuncióndelaecuacióndenormalizaciónseleccionadaconbotonesderadiodirectamente
bajoela(cfr.§3.2.2paralosdiferentestiposdenormalización).
SiseestáanalizandounmicroarraydeAffymetrixtambiénsepodráseleccionarsise
quierenmostrardirectamenteelvalordelasondas(probesets)ocombinarlosparamostrarel
niveldeexpresióngenéticacomoseindicaen3.2.1.1.Sielanálisissebasaenunamatriz
obtenidamedianteRNA-Seqestonoapareceporquesetendrádirectamenteelconteodelos
genes.
C.4 Iniciodelestudio
Unavezacabadalapartedelpreprocesadosepuedeempezarconelestudiodelosdatos
paratratardeextraerlamáximainformaciónposible.Porestosehancreadodosvistas
diferentespararealizar:1)laexploracióndedatosconK-FCAy2)suanálisis.Graciasa
estasherramientasvisualeselusuariopodráverlosdatosdesdediferentesperspectivaslo
cuallepermitiráidentificar
C.4.1 ExploraciónK−FCA
Enestapáginasepuedeverelnúmerodeconceptosenfuncióndeϕ/φtalycomoseha
mostradoporejemploenlafigura5.1.Ademássepuedenrealizarlassiguientesacciones:
•ExploraciónK-FCA:Sepuedeseleccionarelumbraldeϕ/φquesedeseatenerparael
dominioenmaxplusominplus,respectivamente.Cadavezqueseseleccionaunumbral
enlabarradedeslizamientodelaizquierdaapareceunnuevoretículo.
•Seleccionarconceptoformaldelretículo:Estopermiteestudiarlosgenes,identificarel
filtroeideal,calcularel“p-value”basándoseentérminosGO.
3http://www-huber.embl.de/users/anders/HTSeq/doc/count.html
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FiguraC.1:PantaladepreprocesadodewebgeneKFCA.
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•Seleccionargen:Alseleccionarungensepuedenversusdiferentesnombres,una
brevedescripcióndesufuncionalidad,enlacesaotraswebsdondesepuedeampliarla
informaciónacercadelgenyademássepuedeverlaevolucióndelretículoestructural
enfuncióndelumbral.
C.4.2 AnálisisK−FCA
Desdeestaotravista,unejemplodelacualsemuestraenlafiguraC.2,sepuedenbuscarlos
genesquepertenecenexclusivamenteaunconceptoyvercómodichosgenesvanentrando
ysaliendodelgrupoenfuncióndelumbraldeunaformasimilaracomoseexplicaenla
Sección3.4.3.
FiguraC.2:Pantaladondesemuestraelrangodepertenenciadeungenaungrupo.
Enelaesposibleseleccionarlosatributosquesequierenteneractivos,elálgebraautilizar
(maxplusominplus)yelordenenelcualsedeseaqueaparezcanlosgenes:porprimera
apariciónoporunmayorrangodeexistenciaenelgrupo.Alseleccionartodosloselementos
debúsquedaapareceunavistaquepermiteverelpasodelosgenesatravésdeungrupo
seleccionado.
C.4.3 Informaciónextra
C.4.3.1 Descripcióndetaladadeungen
Ademásdelasvistasanterioresexisteunatercera,mostradaenlafiguraC.3yalacual
sepuedelegardesdelasvistasyadescritas,endondesedamásinformaciónacercadel
genosondaseleccionada.Enestavistasepuedevertodalainformacióntécnicadisponible
paradichogencomosutítulo,identificadorendiferentesbasesdedatos(AGI,FlyBase),
referenciasaGOyaKyotoEncyclopediaofGenesandGenomes(KEGG),juntoconenlaces
quelevanawebsdondesepuedeampliarlainformacióndedichogen.
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FiguraC.3:Vistadetaladadeladescripcióndeungen.
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Ademásdelainformaciónobtenidadebasededatos,seofreceunavistadeunretículo
contodoslosatributosquetieneelgenanalizadoenelrangodelaexploración.Estopermite
vercómoevolucionaungensegúnlosumbrales,comosemuestraenlafigura5.4yseexplica
enlasección3.4.3.Unejemplodetodalainformaciónqueproporcionaestavistaseencuentra
enlafigura5.11.Hayinformaciónquenoapareceenlaimagen,comoelrangodevaloresde
φparaelcualelgenestáeneseconceptoquesóloaparececuandoelpunterosemuevepor
encimadeunconcepto.
C.4.3.2 Ontologíagenética
EsposibleestimarlacalidaddeungrupomirandolosgenesseleccionadosysustérminosGO
talycomoseexplicaenlasección3.6.Ademásdesdeaquísepuedeunobajarunfichero
enformatoCSVparaserusadoenConexpquepermiteverlarelaciónqueguardanentresi
todoslostérminosGOcomosemuestraenlafigura5.3.
C.5 Datostécnicos
Lawebdisponedeunsistemadeidentificaciónquepermitetenerusuariosconrolde
administrador.Estosusuariosonlosúnicosquepuedenrealizaroperacionesdeescrituraenla
basededatos,loquesignificaquepuedensubirexperimentosygenerarnuevosresultados.
Tambiéndisponendeaccesoaunsistemadeautodiagnósticoquepermiteverlacargade
CPU,elusodememoria,elusodediscoeinformaciónsobrelasbasesdedatosimportadas.
Unusuarioinvitadopuedevertodoslosexperimentossubidosyobtenertodaslasgráficas
quesehanenseñadoenestatesis.
Comosehadichoanteriormenteestatesissebasanosóloenelanálisisdedatosutilizando
K-FCAsinoqueparalevarloacaboseapoyaendiferentesbasesdedatosexternasqueayuda
aconfeccionarunmapadeconocimientodemejorcalidad.Lossistemasexternosconlosque
seconectaelservidorsonlossiguientes:
Conexiónconsistemasexternos:
•GeneOntology:http://geneontology.org
•KyotoEncyclopediaofGenesandGenomes:http://www.genome.jp/kegg
•NationalCenterforBiotechnologyInformation:http://www.ncbi.nlm.nih.gov
•ArabidopsisGenomeInitiative:http://www.arabidopsis.org
•FlyBase:http://flybase.org
ParahacerfuncionarelsistemahacefaltaPCconlassiguientescaracterísticas:
Requisitostécnicos:
•Java1.7
•Tomcat7
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•Mysql5
•Apt-affymetrixtools
•Almenos1GBdediscolibre
•Almenos2GBdeRAM
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